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研究備品費 消耗品費 雑役務費

3,396,646 715,000 2,195,827 405,369

1-1-①． 比較ゲノム
（ヒトと他生物のゲノム
比較）による、プロモー
ター等発現制御エレメ
ントの抽出

484,544 206,117 229,685 48,742

1-1-②  転写開始点の
系統的探索による、プ
ロモーター等発現制御
エレメントの抽出

1,113,809 321,308 678,380 114,121

1-2.  遺伝子
発現プロフィ
ルと発現制御
エレメントの
関係解明

プロモーター等発現制
御エレメントと、遺伝子
発現解析データを比
較、検討し、発現制御
エレメントの機能を解
析する

97,304 22,579 37,874 36,851

2-1-①．常態（各種臓
器、細胞、発生過程）
における網羅的な遺伝
子発現プロフィルをマ
イクロアレイ、RT-PCR
等を用い、網羅的に解
析する

450,660 47,762 273,709 48,739

2-1-②.　非常態（病
変、遺伝子強発現、
ノックアウトなど）にお
ける遺伝子発現プロ
フィルをマイクロアレ
イ、RT-PCR等を用い、
網羅的に解析する

315,125 13,026 253,360 48,739

2-1-③．Gene-driven 63,420 40,835 22,585

3. タンパク
質－タンパ
ク質相互作
用

3-1. 非修飾
の、タンパク
質－タンパク
質相互作用

細胞質内タンパク質の
非修飾状態におけるタ
ンパク質－タンパク質
相互作用を、cDNAパ
ネルを用い、網羅的に
解析する

871,784 104,208 681,984 85,592

研究を実施するための施設借料・光熱水料 103,354

1-1. 発現制
御エレメント
の徹底した抽
出

1. 発現制
御領域解
析データ

2. 発現解
析データ

2-1. ＲＮＡレ
ベルでの発
現プロフィル

研究費
研究事項

※未発表の研究内容、または知的所有権に関わる内容を含むた

一般には非公開とする。 
（参考資料２）
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ゲノム機能情報の集中的解析ゲノム機能情報の集中的解析ゲノム機能情報の集中的解析

生命現象等生命現象等
脳の発生、概日
リズム、幹細胞
の分化など

ゲノムのゲノムの
徹底解析等徹底解析等
遺伝子の特定
領域の徹底解析
など

個別生命機能解析個別個別生命機能解析生命機能解析

■ゲノム機能情報の解
○各機関における研究ポテ

　　 あるゲノム機能の解析を
○３～５年間の解析規模の

　　 機関を選定。

■ゲノム機能情報の■ゲノム機能情報の解解
○各機関における研究ポテン

　　 あるゲノム機能の解析を実
○３～５年間の解析規模の提

　　 機関を選定。

■個別生命機能解析
　○個別の生命現象に焦
　　解析が対象。
　○国際的な有意性の高
　　おいて重要な意義を持

■個別■個別生命機能解析生命機能解析
　○個別の生命現象に焦
　　解析が対象。
　○国際的な有意性の高
　　おいて重要な意義を持

■次世代ゲノム解析技
　○現在の技術を遥かに
　　ク解析技術（遺伝子プ
　　新たな技術等）の開発
　○３年間での実用化を目

■次世代ゲノム解析技■次世代ゲノム解析技
　○現在の技術を遥かに凌
　　ク解析技術（遺伝子プ
　　新たな技術等）の開発
　○３年間での実用化を目

ゲノム機能解析等のゲノム機能解析等の
平成１

（独）理化学研究所に（独）理化学研究所に
平成
（運営

■ゲノム機能情報集中
　○大規模な解析施設を有
　おいて、網羅的な解析を

■ゲノム機能情報集中■ゲノム機能情報集中
　○大規模な解析施設を有
　おいて、網羅的な解析を

統合統合データデータべべースのースの
平成

　○ゲノム機能情報及び
　　する情報を総合したデ

　○ゲノム機能情報及びゲ
　　する情報を総合したデ

等

等

■発現調節領域の機能解析■発現調節領域の機能解析（タンパク質（タンパク質--ＤＮＡ相互作用等）ＤＮＡ相互作用等）

ヒトと実験生物との間での比較ゲノム解析ヒトと実験生物との間での比較ゲノム解析

転写転写開始点及び発現制御エレメントの検索開始点及び発現制御エレメントの検索

■組織・細胞別の遺伝子発現解析■組織・細胞別の遺伝子発現解析

各種臓器、細胞、発生過程の組織・細胞における遺伝子の発現解析各種臓器、細胞、発生過程の組織・細胞における遺伝子の発現解析

病変生物を用いた疾患関連遺伝子の発現解析病変生物を用いた疾患関連遺伝子の発現解析

■タンパク質■タンパク質--タンパク質相互作用タンパク質相互作用

タンパク質間タンパク質間の結合を網羅的にの結合を網羅的に検索検索

●次世代ゲノム解析技術開発●次世代ゲノム解析技術開発
遺伝子プロファイリング、トランスクリプトーム解析、細胞内局在等に遺伝子プロファイリング、トランスクリプトーム解析、細胞内局在等に
関する新たな技術の開発関する新たな技術の開発

薬の標的薬の標的
分子等分子等
病変関連
タンパク質など

疾患関連疾患関連
遺伝子等　・・・・遺伝子等　・・・・
がん、高血圧
糖尿病、免疫系
など

統合データベース統合統合データベースデータベース
ゲノム機能情報の集中的解析及び個別ネットワーク解析の結果
得られたデータのアノテーション（注釈付け）を通じて、相互の関連データのアノテーション（注釈付け）を通じて、相互の関連
づけを行いづけを行い、ゲノム研究や、代謝マップ、解剖学等様々な視点様々な視点にに
基づく情報利用を基づく情報利用を可能に可能にし、あらゆるライフサイエンス研究の効果的し、あらゆるライフサイエンス研究の効果的
推進に資する。推進に資する。
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析　　 《１０億円》

ンシャルを活かして、特徴の

実施。
提案を受け、最も能力が高い

析析　　　　 《１０億円》《１０億円》

シャルを活かして、特徴の

施。
案を受け、最も能力が高い

　　　 　《１５億円》

点を当てたネットワーク　

いもの、実用化に
つ等の研究課題を採択。

　　　　　　 　　《１５億円》《１５億円》

点を当てたネットワーク　

いもの、実用化に
つ等の研究課題を採択。

術開発 《１０億円》

凌駕するようなネットワー
ロファイル等に関する

指し、公募で選定。

術術開発開発 《１０億円》《１０億円》

駕するようなネットワー
ロファイル等に関する

指し、公募で選定。

推進《提案公募》推進《提案公募》
６年度概算要求額　３５億円

おいて実施おいて実施
１６年度概算要求額　３５億円
費交付金により対応するものを含む）

的解析
する理化学研究所に　

集中的に実施。

的解析的解析
する理化学研究所に　

集中的に実施。

構築構築
１６年度概算要求額　１０億円
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表：　各種タンパク質間相互作用解析法の対比各種タンパク質間相互作用解析法の対比 

方法名 哺乳細胞２－ハイブリッド法 酵母２－ハイブリッド法 タンパクチップ タグ

方法の概要

　培養細胞に2つの融合タンパク質
を発現させ、融合タンパク質間の相
互作用があった場合に発現するレ
ポーター遺伝子の活性を測定する。

　酵母細胞に2つの融合タンパク質
を発現させ、融合タンパク質間の相
互作用があった場合に発現するレ
ポーター遺伝子によって生存した酵
母細胞をコロニーとして検出する。

　発現させたタンパク質（多数）をガ
ラススライドに貼り付けたチップを用
意し、ラベルしたタンパク質をふりか
け、結合した相手方タンパク質をラ
ベルで検出する。

　タ
に
グ
複
析

長所

・現在のところ最も感度の高い相互
作用アッセイ法である。
・哺乳細胞を用いてのアッセイであ
るため、他の方法と比較して、より生
理的な相互作用を検出しうる。
・レポーター活性を数値化すること
により、相互作用の信頼性を見積も
ることが可能。
・サンプル調製から相互作用の検出
まで最短2日で実行できる。
・一過性のタンパク質発現を利用す
るため、多少の細胞毒性がある遺
伝子もアッセイ可能。

・現在のところ最も感度の高い相互
作用アッセイ法である。
・片方の融合タンパク質を発現する
酵母細胞を準備すれば、交接
(mating)を利用してアッセイを行うこ
とができる。
・相互作用する相手方タンパク質を
DNAシーケンスで同定できる。

・ひとたびチップを作成したら、一度
に多くのタンパク質をスクリーニング
することが可能。
・細胞毒性のあるタンパク質間の相
互作用を調べることが可能。

・タ
質

短所

・転写活性化機能を持つタンパク質
同士の相互作用を全長タンパク質
を用いて解析できない。

・特定ベクター上に遺伝子をくみこん
だコンストラクトが必要。
・アッセイ結果が出るまでに1週間程
度かかる。
・酵母細胞の増殖に影響を与える遺
伝子、毒性のある遺伝子のアッセイ
はできない。
・転写活性化機能を持つタンパク質
同士の相互作用を全長タンパク質
を用いて解析できない。

・スライドに貼り付けるためのタンパ
ク質を調製するのが非常に困難。
・チップを安定して保存するのが困
難。　・人工的な細胞外環境での結
合実験である。

・個
わ
・発
の
・結
然
細
多
あ
・結

技術補完性

　タグタンパクでのコンプレックス法
による複合体データと組み合わせる
と複合体の構成タンパク質と構築様
式がわかる。

　タグタンパクでのコンプレックス法
による複合体データと組み合わせる
と複合体の構成タンパク質と構築様
式がわかる。

　タグタンパクでのコンプレックス法
による複合体データと組み合わせる
と複合体の構成タンパク質と構築様
式がわかる。

　哺
２－
法
わ
構

タンパクでのコンプレックス解析

グ付きタンパク質を特定の細胞
発現させた後に細胞を溶解し、タ
に対する抗体で沈降させた結合
合体をマススペクトロメトリーで解
する。

ンパク質複合体の構成タンパク
を一度に解析することが可能。

々のタンパク質間の相互作用は
からない。
現量の少ないタンパク質は感度

問題により解析できない。
合する相手方は培養細胞で天

に発現しているタンパク質であり、
胞により発現の有無があるため、
くの培養細胞での試行が必要で
る。
合強度の推定が困難。

乳細胞２－ハイブリッド法、酵母
ハイブリッド法、タンパクチップ

などの1対1結合データと組み合
せると複合体の構成タンパク質と
築様式がわかる。

 

（参考資料４） 
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疾病関連遺伝子間相互作用の解析

Insulin rece pter

PKCε /δ

Gl ycogen 
synthase

GS K3β

シ ャペロン ・

転写制御

Wntシグナル

シグナル蛋白質

神経萎縮

細胞骨格系

シグナル

細胞骨格系

シグナル

核移行

Glut4

小胞輸送

小胞輸送

IRAP

小胞蛋白質

小胞輸送

細胞骨格系

細胞骨格架橋

AKT1 AKT2

仮想蛋白質
糖尿病関連か

細胞骨格系

仮想蛋白質

シ ャペロン

小胞輸送関連

シ ャペロン

アポトーシス

蛋白質輸送

スプライ シング

・転写調節

自己抗原

PPP1CC

ホスファ ターゼ
調節サブ ユニ ット

金属結合蛋白質

PPP1CB

TGF-β

シグナル

ホスファ ターゼ

調節サブ ユニ ット

細胞骨格系

機能未解明

ホスファ ターゼ

調節サブ ユニ ット

TGF-βシグナル

細胞骨格系

酸化還元酵素

シグナル伝達

仮想蛋白質

RNA結合
蛋白質

p110PI3 K

PPP1CA

PDPK1

Glut4

糖尿病関連経路
―インスリンシグナル―

小胞

p85PI3 K

独自解析による相互作用
公共文献による既知相互作用
公共文献による既知シグナル経路
公共文献による既知阻害作用

糖尿病関連蛋白質

１つ１つのボックスは各々蛋白質を表します。

独自解析による相互作用
公共文献による既知相互作用
公共文献による既知シグナル経路
公共文献による既知阻害作用

糖尿病関連蛋白質

１つ１つのボックスは各々蛋白質を表します。 機能未解明蛋白質

小胞輸送・細胞骨格系蛋白質

機能未解明蛋白質

小胞輸送・細胞骨格系蛋白質

OGTase

グリコーゲン合成

インスリン

糖の取り込み

PIP2
PIP3

O-G lcNAc

IRS1

細胞周期

セリン ･スレオニン
キナーゼ

DAXX

転写調節

細胞骨格系
シグナル

核輸送

ユビキチン
結合蛋白質

受容体結合

蛋白質

核酸結合蛋白質

細胞増殖調節
細胞骨格系

核輸送

ユビキチン

結合蛋白質
シグナル伝達

仮想蛋白質

肝の発生

小胞輸送

細胞周期調節

核輸送

仮想蛋白質

核蛋白質

転写調節

細胞間接着

解糖系酵素

アポトーシス セリン ･スレオニン

キナーゼ

仮想蛋白質

細胞増殖

発生

RNA結合

受容体結合
蛋白質ホモロ グ

癌マーカー

ユビキチン 結合蛋白質

ホスファ ターゼ

調節サブ ユニ ット

転写因子

糖分解酵素

シ ャペロン




